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На территории Казахстана имеется огромное количество геотермальных 
источников, которые на сегодняшний день недостаточно изучены как с точки 
зрения микробиологии, так и с точки зрения биотехнологического потенциала. 
Одним из таких источников явлется Жаркентский геотермальный горячий 
источник, который находится в Алматинской области Казахстана.  
Современным и высокопроизводительным методом в настоящее время 
является метод, основанный на анализе геномных и амплисек библиотек, 
полученный для образцов микробных сообществ методами секвенирования. 
Этот трендовый подход получил свое название как «метагеномика», именно 
этим методом в работе были исследованы природные горячие источники. 
В ходе выполнения экспериментальных работ внимание было 





штаммов для биотехнологического применения, в частности на выделении 
термофильных бактерий и поиске современных ферментов. 
Метагеномные исследования Жаркентского геотермального горячего 
источника дали нам определенный объем знаний о биоразнообразии микробных 
сообществ и их обитателей. Кроме того, нами было показано, что микробное 
сообщество Жаркентского геотермального горячего источника содержит в себе 
большое количество микроорганизмов, которые не были обнаружены в других 
геотермальных местах обитания Казахстана. Исследуя термофильные 
микробные сообщества, несмотря на развитие современных подходов анализа 
микробиологических сообществ, по-прежнему актуальными остаются и 
классические методы микробиологии, направленные на выделение новых 
штаммов бактерий из природных мест обитания, с последующим их 
филогенетическим описанием и геномным секвенированием.  
В рамках исследования были выделены представители разных 
термофильных родов бактерий, таких как Thermoactinomyces, Geobacillus, 
Anoxybacillus и т. д.  
Было установлено, что род Anoxybacillus был широко представлен в 
данном геотермальном источнике. Известно, что род бактерий Anoxybacillus 
состоит из 22 видов и двух подвидов, но связь между его образом жизни и 
геномом мало изучена.  
В связи с этим нами были подробно изучены все выделенные культуры: 
3А1AC, 3A2AC, 3A3AC, 3A4AC, 3A5AC – и охарактеризованы как 
биохимическими тестами, так и молекулярными методами. На основании 
молекулярного анализа 3A1AC, 3A2AC, 3A3AC, 3A4AC, 3A5AC все штаммы 
были идентифицированы и отнесены к представителям рода Anoxybacillus.  
Для определения филогенетического положения по последовательностям 
гена 16S рРНК было построено филогенетическое дерево с использованием 
последовательностей всех пяти отобранных штаммов и последовательностью их 
генов 16S рРНК с использованием типовых штаммов, принадлежащих роду 
Anoxybacillus. 
В ходе исследований нами было установлено, что штамм 3A1AC 
продемонстрировал высокий уровень сходства 100,00 % с типовым штаммом 
Anoxybacillus sp. DR02 и Anoxybacillus salavatliensis, что позволяет отнести его к 
этому виду. Выделенный штамм 3A2AC продемонстрировал схожую связь на 
100,00 % с типовыми штаммами Anoxybacillus sp. K-103, Anoxybacillus 





gonensis G2 и с клонированным штаммом Anoxybacillus flavithermus LK4. Штамм 
3A3AC сходство по последовательностям 16S рРНК продемонстрировал с 
Anoxybacillus sp. DR04 на 99,80 %, штаммом Anoxybacillus gonensis G2 – на 
99,80 % и штаммом Anoxybacillus kamchatkensis G10 – на 99,80 %. Штамм 3A4AC 
продемонстрировал тесную связь со сходством 99,93 % с Anoxybacillus sp. DR02, 
штаммом Anoxybacillus kamchatkensis TS13 и с бактериальным клоном bac50, в 
то время как штамм 3A5AC был тесно связан с Anoxybacillus sp. DR02, 
Anoxybacillus salavatliensis со сходством на 100,00 %.  
Выделенные штаммы показали хорошую ферментативную характеристику 
по результатам их культивирования на твердой питательной среде. Для 
выявления генов ферментов, способных к гидролизу компонентов биомассы, 
нами были проведены полногеномные секвенирования всех выделенных 5 
штаммов для создания промышленно ценных штаммов. 
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Биологически-активные вещества растительного происхождения играют 
важнейшую роль в современной фармацевтике, нутрицевтике и космоцевтике. 
